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Resumo: Objetivou-se estimar a diversidade genética da gramínea nativa Mesosetum 
chaseae, provenientes de 06 acessos (01, 04, 05, 08, 24 e 25) das sub-regiões do 
Pantanal e mantidos no Banco Ativo de Germoplasma de forrageiras nativas da 
Embrapa Pantanal. Os doze primers usados para as ISSR amplificaram 142 segmentos 
de DNA reproduzíveis. Os primers ISSR-3, ISSR-811, e ISSR-15 revelaram maiores 
números de segmentos amplificados. O polimorfismo ISSR, o índice de Shannon e a 
diversidade genética de Nei foram maiores nas amostras do acesso A4. O nível de 
divergência genética foi alto (GST = 0,2838), indicando que os acessos são amostras 
geneticamente estruturadas. No gráfico bar plot as 72 plantas foram organizadas em 
quatro grupos geneticamente estruturados. A organização do dendrograma mostrou a 
formação de dois grupos diferenciados bem definidos, que podem orientar cruzamentos 
e ampliar a base genética da espécie. O polimorfismo alto de ISSR e a estruturação de 
apenas seis acessos em quatro grupos são indicativos de um alto poder discriminatório 
das ISSR para diferenciar outros acessos da espécie M. chaseae mantidas no BAG da 
Embrapa Pantanal. 
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